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西藏湖泊长刺溞复合种的系统进化关系 
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摘要: 本文通过对西藏湖泊长刺溞复合种(Daphnia longispina complex)中分布最广的3个物种, 即长刺溞(D. long-
ispina)、盔形溞(D. galeata)和颈齿溞(D. dentifera)线粒体COI基因序列以及GenBank中欧洲的长刺溞、加拿大的颈

齿溞和我国东部低海拔地区的盔型溞COI基因序列的比较分析, 研究了西藏湖泊长刺溞复合种的系统进化关系, 
发现西藏地区的盔型溞、颈齿溞和长刺溞均已出现较大分化。颈齿溞种群内遗传差异度为0.33–2.32%, 盔型溞为

0.33–2.74%, 长刺溞的遗传差异度最高, 为1.31–5.50%。基于COI基因序列构建的最大似然树和贝叶斯系统树均表

明 , 长刺溞复合种由3个进化分支组成 , 分别对应长刺溞、盔型溞和颈齿溞 , 三者之间的遗传差异度为

9.40–16.98%(Kimura 2-parameter双参数模型)。基于COI基因单倍型(haplotype)所构建的网络关系也支持上述3个分

支的存在。早期记录虽然显示长刺溞在我国分布较广, 但本次调查只在班公错有发现, 相比之下, 盔形溞和颈齿溞

则分布更广。我们的研究表明, 由于形态学鉴定上的局限性, 早期的长刺溞记录很可能混杂了容易引起混淆的盔

型溞或颈齿溞。 
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Phylogenetics of the Daphnia longispina complex in Tibetan lakes  
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Abstract: To understand the phylogeography of the Daphnia longispina complex (consisting of three spe-
cies: Daphnia longispina, Daphnia galeata and Daphnia dentifera) in the lakes of Tibet, we amplified the 
mitochondria COI sequences of the Daphnia longispina complex from Tibetan lakes and compared these 
with sequences from GenBank (containing Daphnia longispina from Europe, Daphnia galeata from the low 
altitudes area of eastern China, and Daphnia dentifera from Canada). Results showed that there is significant 
differentiation within Daphnia longispina, Daphnia galeata and Daphnia dentifera in the lakes of Tibet. The 
genetic diversity within Daphnia dentifera is 0.33–2.32%, 0.33–2.74% for Daphnia galeata, and 1.33–5.50% 
for Daphnia longispina, representing the largest among the three species. Both Maximum Likelihood and 
Bayes trees based on mitochondria COI sequences showed that the Daphnia longispina complex was com-
posed of three obvious clades, corresponding to Daphnia longispina, Daphnia galeata and Daphnia den-
tifera, respectively. The genetic diversity among the clades was 9.40–16.98%, according to a Kimura 
2-parameter model. Haplotype network based on the mitochondria COI sequences showed that the Daphnia 
longispina complex was composed of three branches, corresponding to Daphnia longispina, Daphnia galeata 
and Daphnia dentifera, respectively. Early Chinese records showed that Daphnia longispina was widely dis-
tributed, but in this present study, Daphnia longispina only appeared in Lake Bangongcuo, and Daphnia 
galeata and Daphnia dentifera were more widely distributed. Because of the difficulty in morphological 
identification as well as the lack of molecular data in early investigations, the early records of Daphnia long-
ispina in China were probably confused with Daphnia galeata or Daphnia dentifera. 
Key words: Daphnia, mitochondrial gene, Tibet, phylogeny 
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枝角类是浮游动物的重要类群, 主要指节肢动

物门甲壳超纲瓣鳃纲枝角超目和薄皮溞超目中的

动物 , 包括栉足目、异足目、钩足目和单足目

(Dumont & Negrea, 2002)。目前全球共报道95属620
种(Forro′ et al., 2008), 但这一数字被认为远远低估

了枝角类的物种多样性。Korovchinsky(1996)认为只

有45–50%的枝角类种类得到完整的描述, 而其他

种类描述不够明确 , 并且大部分种类存在隐种

(cryptic species)。 
溞属(Daphnia)是枝角类中研究最为广泛的浮

游动物, 由于其超强的滤食能力以及在淡水生态系

统中的特殊地位 (Hutchison, 1967; De Meester, 
1996), 溞属中的许多种类已被广泛作为模式生物, 
用于生物毒理学、遗传学、生态学和进化生物学的

研究(Hebert, 1978; Lampert, 2011)。然而, 溞属的形

态分类一直很困难, 对于溞属内不同种类的分类问

题已经争论了近一个世纪 (Benzie, 2005; Kotov, 
2015), 其分类困难的主要原因有以下几点: (1)个体

外形变化大, 特别是受环境影响导致(例如头盔的

形状变化与鱼类捕食压力有关); (2)用于形态鉴定

的特征分辨率不足; (3)种间生殖隔离不完全, 不同

种类可以通过杂交形成后代; (4)分布极广泛, 仅在

一个地区发现的模式标本很难完全代表其分类学

特征(Adamowicz & Purvis, 2005)。随着分子生物学

与形态学方法的结合, 溞属中大量隐种被发现, 如
D. lacustris、D. cristata、D. hyalo等(Petrusek et al., 
2007; Petrusek, 2007); 而近缘种间普遍存在的杂交

现象使得分类更加复杂与困难。溞属中许多种类以

复合种(complex species)的形式存在(Benzie, 1988; 
Kotov et al., 2006), 如长刺溞复合种(Daphnia long-
ispina complex)、蚤状溞复合种(D. pulex complex)、
隆腺溞复合种(D. carinata complex)、同形溞复合种

(D. similis complex)、光滑溞复合种(D. laevis com-
plex)等(Giessler, 1997a; Mergeay et al., 2008; Dlouhá 
et al., 2010)。在这些复合种中, 长刺溞复合种分布

最广, 种类也最多, 其复合种包括长刺溞(D. long-
ispina)、僧帽溞(D. cucullata)、透明溞(D. hyalina)、
盔型溞 (D. galeata)、颈齿溞 (D. dentifera)、D. 
mendotae 、 D. rosea 、D. thorala、 D. umbra等
(Colbourne et al., 1998; Petrusek et al., 2008)。 

目前, 欧洲和北美对长刺溞复合种的种群分化

与系统地理学的大量研究表明, 长刺溞复合种的种

群分化与地理距离没有明显的相关性, 相邻栖息地

的种群遗传结构呈现明显的分化(Giessler, 1997b; 
Skage et al., 2007; Ventura et al., 2014)。Ishida等
(2007, 2011)利用线粒体与核基因研究长刺溞复合

种内的几个种类(盔型溞和颈齿溞)的分子系统学, 
发现新北区的盔型溞和颈齿溞在第四纪冰川活动

中存在基因渗透现象, 而在日本岛分布的盔型溞和

颈齿溞受鱼类捕食压力和气候变化影响, 其分布呈

现区域分化, 盔型溞主要分布于低纬度或低海拔地

区 , 而颈齿溞主要分布于高纬度或高海拔地区

(Allen et al., 2010; Mőst et al., 2013)。近年来, 我国

学者利用分子手段研究发现, 长刺溞主要分布于东

部平原地区, 颈齿溞分布于西部乃至青藏高原(Ma 
et al., 2015), 并发现分布于西藏地区的盔型溞与平

原地区的类群间出现分化(徐磊, 2013)。因此, 青藏

高原的特殊生境以及历史气候条件使该地区的枝

角类多样性与内地平原地区有着明显的区别和分

化(蒋燮治等, 1983)。然而, Ma等(2015)的研究没有

在西藏地区发现长刺溞的分布, 因而缺少长刺溞在

西藏地区与东部平原地区的对比研究, 徐磊(2013)
虽研究了盔形溞在西藏地区与平原地区的分化, 但
没有涉及复合种中的长刺溞和颈齿溞。本文以青藏

高原分布的长刺溞复合种为对象并结合其他地区

已经发表的序列信息, 利用分子系统学的方法, 研
究长刺溞复合种内的长刺溞、颈齿溞和盔型溞是否

与平原地区分布的种群存在分化, 以及不同种间的

分化差异是否相似, 并初步探讨其种群分化和地理

分布格局形成的原因。 

1  方法 

1.1  样品采集与DNA提取 
2013年8月在西藏地区共调查了42个湖泊, 在

35个湖中发现有枝角类, 但仅在班公错、沉错、错

鄂、拉萨河和打加芒错5个湖泊中发现了长刺溞复

合种(盔形溞、长刺溞、颈齿溞)。使用200 μm的浮

游动物网表层拖网进行样品采集, 用95%乙醇现场

固定, 4℃冰箱保存。 
每个种群(对应每个湖泊)都在解剖镜下挑取10

个以上个体。由于溞属动物外被甲壳, 在提取DNA
前先用灭菌的牙签捣碎溞体 , 使用Ultra-Sep Gel 
Extraction Kit 试剂盒 (OMEGA生物公司 )提取

DNA。具体的提取方法参考徐磊等(2014), 提取的
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DNA置于–20℃冰箱保存。 
1.2  COI序列扩增与测序 

COI基因扩增引物为LCO1490 (5' GGT CAA 
CAA ATC ATA AAG ATA TTG G 3')和HCO2198 (5' 
TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA 3') 
(Folmer et al., 1994)。扩增反应总体积为30 μL, 包
括: 3 μL 10 × buffer, 1.5 mM MgCl2, 0.2 mM dNTPs, 
引物各0.5 μM, 0.5 U Taq酶(TaKaRa)和3 μL模板

DNA。扩增条件为95℃预变性1 min; 95℃变性1 
min, 94℃变性40 s, 51℃退火40 s, 72℃延伸1 min, 
共35个循环; 72℃ 5 min充分延伸4℃结束。扩增产

物经电泳检测后, 选择目的带清晰且明亮的PCR反
应产物送交华大基因(广州)纯化, 并测序。所有样品

均采用双向测序, 正反向对比后确定分析用序列。 
每个种群测序获得10条COI基因序列(每条COI

基因序列对应1个个体), 共50条序列, 去除每个种

群内部相同的序列后, 最终用于分析的个体(序列)
为9个(条)。分别是班公错2个, 错鄂2个, 打加芒错2
个, 沉错1个, 拉萨河2个。 
1.3 数据处理和系统学分析 
1.3.1 数据处理 

测序获得的COI基因序列先在NCBI数据库中

进行BLAST搜索比对以保证序列的可靠性。另在

GenBank数据库中下载9条已发表的长刺溞复合种

的COI基因序列(表1), 有来自我国东部低海拔地区

的盔形溞、北美的颈齿溞和欧洲的长刺溞等序列。

用 BioEdit 7 软件及其附带的Clustal W比对软件将

实验获得的和GenBanK中下载的COI基因序列进行

同源比对, 并人工校对, 去除两端引物结合位点的

缺失序列, 获得的COI基因序列用于分析。 
    COI基因序列差异情况特别是固化的差异

(fixed differences)在DnaSP 5.10软件(Rozas et al., 
2003)中分析计算。序列的碱基组成、碱基替代以及

遗传差异度在MEGA 6.06 (Kumar et al., 2008)软件

中分析 , 其中遗传差异度采用 Kimura 双参数

(Kimura 2-parameter双参模型)模型计算, 参数设置

如下: 变异估算方法为自举法(bootstrapping meth-
od), 运行次数为1,000, 核苷酸替代包括转换和颠

换, 序列间位点选择相同进化率, 删除缺失位点。

在HAPLOVIEWER中构建单倍型网络图(Salzburger 
et al., 2011)。 
1.3.2  系统学分析 

在进行系统学分析之前, 用Mrmodeltest 2.3软
件对经上述比对后的序列数据进行AIC最适核酸替 

 
 
表1  长刺溞复合种种群位点及序列信息 
Table 1  Geographic and genetic characteristics of 18 Daphnia longispina complex populations  

采样点 
Location 

纬度           经度 
Latitude        Longitude 

代号 
Code 

GenBank登录号 
GenBank accession  

序列来源 
Sequence source 

盔形溞 Daphnia galeata     
错鄂 Cuoe, China 31.63º N         88.67° E CE1  本研究 This study 
错鄂 Cuoe, China 31.63º N         88.67° E CE2  本研究 This study 
打加芒错 Dajiamangcuo, China 29.65º N         85.75° E DJMC1  本研究 This study 
打加芒错 Dajiamangcuo, China 29.65º N         85.75° E DJMC2  本研究 This study 
骆马湖 Luoma Lake, China 34.07º N         118.11° E HC3 KM555356 GenBank 

西湖 West Lake, China 30.15º N         120.08° E HC2 KM555355 GenBank 

宝应湖 Baoying Lake, China 33.10º N         119.14° E HC1 KM555354 GenBank 

颈齿溞 Daphnia dentifera      

沉错 Chencuo, China 28.88º N         90.47° E CC  本研究 This study 
拉萨河 Lasahe, China 29.68º N         91.28° E     LS1  本研究 This study 
拉萨河 Lasahe, China 29.68º N         91.28° E     LS2  本研究 This study 
那曲湖 Naqu Lake, China 31.48º N         92.05° E NQHA KM555369 GenBank 
Canada  CND FJ427488 GenBank 
格桑桥 Gesangqiao, China 29.65º N         91.12° E   GSQA KM555366 GenBank 

长刺溞 Daphnia longispina     
班公错 Bangongcuo, China 
班公错 Bangongcuo, China     

33.71º N         78.81° E     
33.71º N         78.81° E  

BGC1 
BGC2 

 本研究 This study 
本研究 This study 

Sweden 
Germany 
Switzerland 

 DEM 
H29 
SZL 

EF375861 
EF375860 
EF375862 

GenBank 
GenBank 
GenBank 



第 6 期 谢理丽等: 西藏湖泊长刺溞复合种的系统进化关系 787 

换模型筛选(Posada & Crandall, 2001; Irestedt et al., 
2004), 得到最佳模型 GTR+G。贝叶斯系统进化树

的构建使用 MrBayes v.3.1.2 软件(Huelsenbeck & 
Ronquist, 2001; Huelsenbeck et al., 2001)中马尔科

夫链的蒙特卡洛方法(MCMC)完成, 参数设置如

下: 同时起始 4 条马尔科夫链, 即 3 条热链和 l 条
冷链, 以随机树为起始树, 共运行 2,000,000 次, 
每 100 代抽样 1 次, 重复 1 次。在舍弃老化样本

(burnin sample)后, 根据剩余的样本构建一致树

(consensus tree)。以后验概率(posterior probability, 
PP)来表示各分支的可信度, 95%以上时认为该支

可靠。最大似然法(maximum likelihood, ML)构建的

系统进化树是在 Paup* 4.0 beta 10 (Swofford, 2003)
软件中设定运行, 使用启发式搜索(heuristic search)
与 100 次重复的自举分析(100 bootstrap replicates)
检验各分支的置信度。两种方法构建的系统进化树

所选取的外群(out-group)均为溞属的蚤状溞(D. 
pulex), 所有运算完成后的系统树均由 Treeview 
1.6.6 (Page, 1996)展示并编辑。 

2  结果 

2.1  序列组成分析 
从西藏地区获得的9条COI基因序列中(CE1、

CE2、DJMC1、DJMC2、BGC1、BGC2、LS1、
LS2、CC), 盔形溞分布于错鄂和打加芒错2个湖

泊, 颈齿溞分布于拉萨河和沉错2个湖泊, 而长刺

溞只在班公错中被发现 (表1)。实验获得的与

GenBank下载的长刺溞复合种COI基因序列比对

结果显示, 其基因序列碱基A + T含量(55.0%)略
高于G + C含量(45.0%), 序列有可识别位点(包括

缺失与丢失的位点) 617个, 其中保守位点488个, 
变异位点129个, 单一位点9个, 简约信息点120
个。 
2.2  COI基因分歧度和单倍型 

颈齿溞种群内遗传差异度为0.33–2.32%, 盔
型溞为0.33–2.74%, 长刺溞最高 , 为1.31–5.50% 
(表2–4)。盔形溞、长刺溞和颈齿溞的种间遗传差

异度为9.40–16.98% (表5), 平均转换/颠换(si/sv)
数为3.06, 转换数明显高于颠换数。3个种的序列

固化差异结果显示: 颈齿溞(DD)组和盔形溞(DG)
组序列固化差异最大, 为79(80.61%), 变异位点

为107个, 简约信息位点98个; 颈齿溞(DD)组和长

刺溞(DL)组最小, 为32(49.23%), 变异位点为85
个, 简约信息位点为65个(表5)。 

西藏地区获得的9条COI基因序列和GenBank
上下载的9条长刺溞复合种COI基因序列共产生15
个单倍型。单倍型网络图显示(图1), 长刺溞复合

种由3个明显的分支组成, 分别对应长刺溞、盔形

溞和颈齿溞。其中, 打加芒错种群盔形溞2条序列

共用同一个单倍型, 班公错长刺溞同一个种群中 
 
 
表2  盔形溞(Daphnia galeata)种群间(对角线下)和种群内(对角线)的遗传差异度(%) 
Table 2  The genetic differentiation (%) between (below the diagonal) and within (on the diagonal) Daphnia galeata populations   

 HC3 HC1 HC2 CE DJMC 

HC3 n.c.     
HC1 0.33 ± 0.23 n.c.    
HC2 2.15 ± 0.57 1.81 ± 0.53 n.c.   
CE 2.74 ± 0.66 2.40 ± 0.63 0.90 ± 0.36 0.16 ± 0.15  
DJMC 2.49 ± 0.62 2.15 ± 0.59 0.65 ± 0.33 0.90 ± 0.37 0.16 ±0.15 

种群代号同表1。 
The population codes are the same as those in Table 1. 
 
 
表3  长刺溞(Daphnia longispina)种群间(对角线下)和种群内(对角线)的遗传差异度(%) 
Table 3  The genetic differentiation (%) between (below the diagonal) and within (on the diagonal) Daphnia longispina populations  

 DEM H29 SZL BGC 

DEM n.c.    
H29 1.81 ± 0.53 n.c.   
SZL 1.81 ± 0.54 1.31 ± 0.43 n.c.  
BGC 5.50 ± 0.92 4.88 ± 0.84 4.62 ± 0.80 1.62 ± 0.51 

种群代号同表1。  
The population codes are the same as those in Table 1. 
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表4  颈齿溞(Daphnia dentifera)种群间(对角线下)和种群内(对角线)的遗传差异度(%)  
Table 4  The genetic differentiation (%) between (below the diagonal) and within (on the diagonal) Daphnia dentifera populations  

 CND NQHA GSQA LS CC 

CND n.c.     
NQHA 1.98 ± 0.55 n.c.    
GSQA 2.15 ± 0.60 0.49 ± 0.30 n.c.   
LS 2.32 ± 0.60 0.65 ± 0.30 0.33 ± 0.16 0.65 ± 0.32  
CC 2.15 ± 0.60 0.49 ± 0.30 0.00 0.33 ± 0.16 n.c. 

种群代号同表1。  
The population codes are the same as those in Table 1. 

 

 
图1  基于COI基因序列构建的长刺溞复合种单倍型网络图(图中数字代表了各分支的平均突变数量)。图例中的缩写参见表1。  
Fig. 1  Haplotype network for Daphnia longispina complex based on mitochondria COI gene sequences. Numbers between sub-
networks represent the average number of mutations between subclades. The population codes are the same as those in Table 1. 
 
 
表5  长刺溞复合种(Daphnia longispina complex)种间和种

内的遗传差异度(%) (对角线和对角线下)及复合种间各单倍

型的固化差异(对角线上)  
Table 5  The genetic differentiation (%) between and within 
species in Daphnia longispina complex (on the diagonal and 
below the diagonal) and the fixed differences among these 
haplotypes (above the diagonal) 

 DG DL DD 

DG 1.46 ± 0.31 71(67.62%) 79(80.61%) 
DL 16.70 ± 1.72 3.66 ± 0.59 32(49.23%) 
DD 16.98 ± 1.87 9.40 ± 1.12 1.01 ± 0.24 

代号为拉丁种名的缩写。DG是D. galeata, DL是 D. longispina, DD
是D. Dentifera。 
The code is the abbreviation of the species Latin name. DG is D. 
galeata, DL is D. longispina, and DD is D. Dentifera. 

 
有2个不同的单倍型, 且2个单倍型序列种内差异与

欧洲地区单倍型序列差异较国内盔形溞和颈齿溞

序列大。 
2.3  系统学分析 

最大似然法构建的系统进化树与贝叶斯系统

进化树的分支基本一致, 用一根进化树表示(图2), 
都是由3个明显进化支组成, 分别对应长刺溞、盔型

溞及颈齿溞。3个大的分支的贝叶斯算法得到的后

验概率高于0.9, 最大似然法得到的自举值也都≥

70%, 说明各分支出现的可靠性较高。 

3  讨论 

3.1  长刺溞复合种内部分化 
长刺溞复合种是溞属分布最为广泛的种类之

一, 分布于欧亚大陆以及北美大陆, 其形态可塑性

极强 ,  体型和头盔变化较大 ,  分类特征不明显

(Benzie, 2005), 传统的形态分类学方法难以发现隐

种的存在。线粒体DNA作为严格的母性遗传, 具有

变异快、选择压力小的特征, 通过探查其序列变化

可有效发现2个在形态学上难以区分的种类在DNA
水平上的差异, 并通过序列差异度, 建立物种在 
不同分类单元的分类标准, 即DNA条形码(DNA 
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图2  基于COI基因序列构建长刺溞复合种贝叶斯系统树与最大似然法系统树组合的进化树, 贝叶斯系统树后验概率(PP)和
最大似然法系统进化树的自举支持率(bootstrap values)(百分数)均标于树分支的上面。图中的缩写为表1中COI序列代号。 
Fig. 2  Bayes and Maximum Likelihood phylogenetic tree of Daphnia longispina complex based on mitochondria COI gene se-
quences. Posterior probabilities (Bayes tree) and bootstrap values (Maximum Likelihood tree) are shown above the nodes. The popu-
lation codes are the same as those in Table 1. 
 
 
barcodes)(Hebert et al., 2003a)。COI 基因是使用最

广泛的DNA条码, 得益于GenBank和BOLD强大的

数据量, 不同种类的生物可以通过比较COI基因差

异度来确定分化水平(K2P双参模型)。甲壳纲的属

内分化平均差异度为17.16%, 枝角类中溞属的属内

种间平均差异度最大, 变化范围在13.18–30.56%, 
平均高达 25.28%, 溞属种内最高为 4.3%, 平均

1.32% (Costa et al., 2007)。本研究通过COI基因构建

的系统树显示, 长刺溞复合种由3个明显进化支组

成, 分别对应长刺溞、盔型溞和颈齿溞(图2), 三者

之间的遗传差异度(K2P双参模型)为9.40–16.98% 
(表5), 远远高于甲壳类种内平均差异度(0.46%), 也
高于溞属种内最高遗传差异度(4.3%), 却未达到溞

属种类种间分化平均水平(25.28%), 其中长刺溞与

颈齿溞的遗传距离仅为9.4%, 甚至低于溞属种类种

间分化最低水平(13.18%) (Costa et al., 2007; Ada-
mowicz et al., 2009), 说明这3个溞属种类的分化介

于种与属的分化之间, 故以复合种的形式存在。 
3.2  西藏地区长刺溞复合种分化 

本研究显示, 长刺溞复合种中分布最广的3个

种, 即盔型溞、长刺溞和颈齿溞, 在西藏地区均有

分布。西藏地区湖泊面积超过全国湖泊总面积的

1/4, 不仅是中国湖泊面积最大、最为集中的地区之

一, 也是世界上海拔最高、数量最多和面积最大的

内陆高原湖区(张继承等, 2008)。本次调查了40多个

湖泊, 但仅在班公错、沉错、拉萨河、错鄂和打加

芒错5个湖泊中发现了长刺溞复合种。三个种的平

均差异度都高于溞属内的平均水平1.32%, 说明盔

型溞和颈齿溞虽然没有达到种间的分化, 但已呈现

出亚种分化的趋势。类似的种内分化在溞属的其他

种类中也有发现, 北美D. ambigua和D. laevis种内

不同地理分布类群的线粒体DNA的分歧度也都超

过2%, 地理隔离是导致分化的主要原因(Taylor et 
al., 1998; Hebert et al., 2003b)。 

值得注意的是, 长刺溞的分化已超过溞属种内

最高遗传差异度(4.3%), 三个种遗传差异度的不同

可能与其历史扩散和分布格局有关。第四纪冰期, 
随着冰川活动的加剧, 北方及高海拔地区被冰雪覆

盖, 使得分布于欧洲的长刺溞南迁至地中海沿岸的

利比利亚半岛、亚平宁半岛和巴尔干半岛, 这三个



790 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 23 卷 

地区也即欧洲著名的冰期生物避难所(Sommer & 
Zachos, 2009), 因此与东亚地区的长刺溞失去交流

机会。然而, 第四纪冰川活动也使得海平面下降, 阿
拉斯加与西伯利亚通过陆桥相连, 使得古北区的盔

型溞有机会在更新世可以扩散至新北区, 并与北美

分布的颈齿溞种发生基因融合 (Ishida & Taylor, 
2007), 随着更新世冰期间冰期的反复循环, 分布于

不同生物避难所的长刺溞复合种分布范围会有所变

化, 但长达几万年甚至十几万年的冰期时间, 使得

不同区系间的盔型溞失去基因交流的机会, 产生了

异域分化, 最终形成了目前的系统地理格局。 
3.3  我国长刺溞复合种系统地理学分布格局 

早期长刺溞复合种的地理分布研究都基于野

外调查和形态鉴定, 但是长刺溞复合种内的几个种

形态学鉴定较为困难(Kotov, 2015), 三者从形态上

难以区分, 容易混淆; 其中颈齿溞的鉴定更需要雄

体的特征(雄体颈后部有齿状结构) (Benzie, 2005), 
而雄体样本通常不易获得, 国外学者也曾经把颈齿

溞归为D. rosea。直到1996年, Taylor等(1996)通过

12S rDNA和等位酶对长刺溞复合种进行研究, 才
将颈齿溞从北美的D. rosea中划分出来。我国早期的

记录显示长刺溞分布较广, 在我国大部分省份和地

区都有分布(蒋燮治和堵南山, 1979); 由于鉴定较

困难, 以及早期的调查研究缺乏分子生物学辅助信

息, 因此有理由怀疑过去我国记录显示的长刺溞分

布范围, 实际上也包括了盔型溞或者颈齿溞, 因此

并未将二者单独加以区分和详细描述。而近期分子

系统地理学的研究显示 (徐磊 , 2013; Ma et al., 
2015), 盔型溞与颈齿溞在我国的分布更广, 在Ma
等(2015)对中国分布的长刺溞复合种的研究中, 18
个种群中甚至没有发现长刺溞的分布。 

在本研究中长刺溞只在西藏班公错有发现, 其
余样本皆为盔型溞和颈齿溞。从分布上看, 盔型溞

主要分布于东部低纬度的平原地区, 而颈齿溞分布

于西部高海拔的青藏高原地区, 这与Ishida等(2011)
的研究结果类似, 盔型溞主要分布于低纬度或低海

拔地区, 颈齿溞主要分布于高纬度或高海拔地区, 
说明温度是影响长刺溞复合种分布的主要原因之

一。盔型溞更倾向于分布在温度较高的水体中, 而
颈齿溞主要分布于温度较低的高山湖泊(Spaak et 
al., 2012)。除此之外, 鱼类的捕食压力和水体营养

水平也是影响长刺溞复合种分布格局的原因, 盔型

溞头盔的形态变化以及垂直迁移能力使其可以大

量存在于中富营养以及鱼类捕食压力较强的水体

(Dodson, 1990; Sekino & Yoshioka, 1995), 本研究中

错鄂为内陆中营养水平的淡水湖泊, 湖内水生植物

生长茂盛, 鱼类、鸟类资源丰富。颈齿溞仅存在于

西藏地区寡营养水体中(Ma et al., 2015), 沉错处于

喜马拉雅山北坡的山间盆地, 湖面海拔为4,438 m, 
湖水主要由卡鲁雄曲河引来的冰川融水补给, 湖水

常年温度较低。由此可见, 盔型溞和颈齿溞在我国

西藏地区的分布与欧洲高山湖泊的研究结果相似, 
水体温度和捕食压力可能是影响二者分布的主要

原因。而对长刺溞而言, 由于样本较少, 对于其分

布格局的研究需要进一步的数据支持。 
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